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RÉSUMÉ 
Une étude du polymorphisme des protéines enzymatiques a été entreprise sur vingt-deux échantillons représen- 
tant onze espèces appartenant à cinq genres de Mormyridae. Seize locus ont pu ètre étudiés. Les espèces étudiées des 
genres Petrocephalus et Marcusenius sont gérktiquement bien individualisées à l’inverse des espèces étudiées des 
genres Mormyrops, Hippopotamyrus et Pollimyrus qui apparaissent très proches. L’existence de trois espèces rècem- 
ment décrites de Petrocephalus est confirmée, et la position particulière de la population du Niger de P. bovei est 
mise en évidence. Les résultats présentés ici sont une première approche des relations génétiques au sein de cette 
famille. Ils montrent que l’étude du polymorphisme des protéines enzymatiques devrait permettre de clarifier l’histoire 
évolutive, la biogéographie et la systématique de ce groupe de Poissons. 
MOTS CLÉS : Mormyridae - Phylogénie - Afrique de l’Ouest - Polymorphisme enzymatique - Systéma- 
tique. 
ABSTRACT 
FIRST DATA ON GENETIC RELATIONSHIPS BETWEEN ELEVEN SPECIES OF ~EST AFRICAN MORMYRIDAE 
(TELEOSTEI, OSTEICHTHYES) 
Enzyme variability at 16 presumplive loti was studied by standard starch gel electophoresis in 22 samples of 
eleven species belonging to five genera of the Mormyridae family. Speeies of Petroc.ephalus and Marcusenius are 
genetically well individualized while those of genera Mormyrops, Hippopotamyrus and Pollimyrus are closely 
related. The results presented here are a first approach of the genetic relaiionships wilhin the family. They show that 
enzymatic studies mighf allow to clarify evolufionnary history and systematic relationships within the Mormyridae 
family. 
KEY W~RDS : Mormyridae - Phylogeny - West Africa - Enzymatic polymorphism - Systematics. 
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INTRODT_JCTION 
Depuis la révision générique des Mormyridae sur 
des bases ostéologiques par TAVERNE (1971 a, 1971 b, 
1972), des mises au point taxinomiques concernant la 
plupart. des genres rencontrés en Afrique de l’Ouest 
ont été publiées récemment (JÉGu et LÉVÊQUE, 
1984; LÉVÊQUE et BIGORNE, 1985a, 1985b; 
BIGORNE, 1987, 1989). Malgré cela, la systématique 
des Mormyridae, et en particulier celle du genre 
Pefrocephalus (MARCUSEN, 1854), pose encore de 
nombreux problèmes dans l’ensemble de son aire de 
rkpartition. Les études morphométriques ne permet- 
tant pas de répondre à la totalité des questions soule- 
vées, nous avons ici entrepris l’analyse du polymor- 
phisme enzymatique car elle a souvent été employée 
avec succès pour résoudre des problèmes de systéma- 
tique chez les poissons (GOODFELLOW et al., 1984; 
MWNI)REW et MAJUMDAR, 1984; STEIN et al., 1985; 
ABBAN et. SKIBINSKI, 1988). Le but du présent tra- 
vail est. d’évaluer les possibilités de cette technique 
sur les poissons de la famille des Mormyridae en 
comparant vingt,-deux échantillons (onze espèces) 
appartenant à cinq des onze genres présents en 
Afrique de l’Ouest. 
MATÉRIEL ET MÉTHODE 
Les localités de collecte et la taille des échant,illons 
analysés sont présentées dans la figure 1 et le 
tableau 1. Les déterminations des spécimens ont été 
faites d’après les clés de DAGET (1954), JÉGU et 
LÉVÊQ~JE (198J), LÉVÊQUE et BIGORNE (1985a), 
BIGORNE (1987)et BIGORNE et PAUGY (1991)en sui- 
vant la nomenclature fournie par GOSSE (1984). Les 
douze espèces étudiées sont. : Peirocephalus bovei 
(Valenciennes, 1846), P. pellegrini Poll, 1941, P. 
simus (SPIISU Daget, 1954), P. soudanensis Bigorne et 
Paugy, 1991. P. pallidomaculatus Bigorne et Paugy, 
1931, P. levequei Bigorne et Paugy, 1991, Pollimyrus 
petricolus (DAGET, 1954), Mormyrops caballus Pelle- 
grin, 1927, Hippopotamyrus paugyi Lévêque et 
Bigorne, 1985, Marcusenius senegalensis (STEINDACH- 
NER, 1870), M. menfo (BOULENGER, 1890) AI. thomasi 
(BOIILENGER, 1916). 
Les spPcimens analysés ont été déposés au 
Muséum national d’histoire naturelle de Paris 
(tabl. 1), à l’exception de P. soudanensis et P. palli- 
domaculatus dont. de nombreux exemplaires de mème 
origine y figurent. déjà en collection. 
Des prélèvements de muscles squelettiques 
(0.5 cm3) ont été effectués sur les spécimens immé- 
diatement après leur capture et conservés dans 
l’azote liquide puis à une température de - 80 OC 
FIG. 1. - Localité de récoltes des échantillons. Cf. tabl. 1 pour 
l’identification drs populations. 
Sampling stations. Refer to tabl. 1 for populations identification. 
(- 30 OC pour les spécimens de petrocephalus souda- 
nensis et P. pallidomaculatus) au laboratoire jusqu’à 
leur analyse quelques mois plus tard. Les homogé- 
nat.s et leur analyse par électrophorèse sur gel d’ami- 
don ont été réalisés suivant les protocoles de PAS- 
TEUR et al. (1987). Les locus ont été numérotés en 
commençant par la partie cathodique du gel et les 
allèles ont été désignés en fonct.ion de leur mobilité 
relative par rapport au plus commun noté (( 100 D. Les 
allèles migrant, vers la cathode sont, précédés du 
signe 6 - B. 
Cinq systèmes de tampon ont été utilisés pour 
révéler 11 des systèmes enzymatiques les plus étu- 
diés chez les poissons : 
- PC 6,3 pour AAT-I (Enzyme Commission no 1.6.1.1), 
GLO (E. C. 4.4.1.5), PGDH (E. C. 1.1.1.8). 
- TM 6,9 pour MDH-1 et MDH-2 (E. C. 1.1.1.37). PGM 
(E. C. 2.7.5.1), PRbT-2 et. PROT-3 (protéines générales). 
- TC 6,7 pour LDH-I et LDH-2 (E. C. 1.1.1.27), GGPDH 
(E. C. 1.1.1.43). 
- POULTK pour GPI-1 et. GPI-2 (E. C. 5.3.1.9). 
- TC 8,O pour ME (E. C. 1.1.1.10), AK (E. C. 2.7.4.3). CK 
(E. c. 2.732). 
Le traitement< des données électrophorétiques a 
été réalisé de deux maniéres : par transformation des 
fréquences alleliques d’une part. en distances @II~- 
tiques et d’autre part en état.s de carac.t.érw. Crs 
deux prockdures ont. été utilisées afin de comparer si 
les résultats obtenus dépendaient du type d’analyse 
utilisée. Pour le traitement par distances génétiques, 
l’indice de dist.ance de NEI (1972) a été ut.ilisé afin de 
Rtw. h@vhiol. trop. %5 (3) : 253-261 (1992). 
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TABLEAU 1 
Origine des échantillons,station, abréviations(Ab.),taille de l'échantillon (N.)etnuméro d'enregistrement(Nu.)au Muséum national 
d'histoire naturelle de Paris 
Origin, station, abbreviations (Ab.), sample size (N.) and register number ~NU.) at the Muséum national d’hisfoire naturelle de Paris 
Echantillon Origine 
























































10 PBf 6 MNHN 1989-1868 
11 PBs 6 -- -- -1867 
12 PBb 5 -- -- -1871 
2 PBn 3 -- -- -1858 
5 PBR 1 -- -- -1855 
7 PBR 3 -- -- -1851 
6 PBr 3 -- -- -1854 
8 PPn 5 -- -- -1869 
9 PPC 5 -- -- -1870 
1 PS 3 
1 PP 4 
4 PLk 4 -- -- -1857 
5 PL1 3 -- -- -1856 
7 PLP 6 -- -- -1852 
6 PLr 3 -- -- -1853 
2 POL 1 -- -- -1862 
4 MPS 1 -- -- -1864 
7 MPS 1 -- -- -1863 
5 HP 1 -- -- -1866 
3 MS 5 -- -- -1865 
7 MM 2 -- -- -1860 
7 M!r 1 -- -- -1859 
(*) et(#) individus possédant des génotypes semblables et regroupés au sein dd m6me échantillon respectivement PBk et MPS 
(*) and (#) specimens having same genotypes and merged into the same sample, respectively PBk and MPS 
construire une matrice de distances génétiques ent,re 
les échantillons à partir de leurs fréquences allé- 
liques. Cette mat,rice a été ensuite traitée par le pro- 
gramme Fit,ch (Package Phylip de J. Felsenstein) 
utilisant l’algorithme de FITCH et MARGOLIASH 
(1967) pour construire le réseau rendant compte de la 
matrice de distances. Ce programme autorise des 
taux d’évolution différents dans les lignées (absence 
d’une horloge moléculaire). Pour le traitement par 
états de caractères, la matrice de fréquences allé- 
liques précédente est transformée en une matrice de 
présence-absence d’allèles : quand un allèle est pré- 
sent au moins une fois dans un échantillon, il est 
représenté par un (t l)), lorsqu’il est absent, il est 
représenté par un 00)) ; les données manquantes sont 
codées ((? B. Cette nouvelle matrice a été traitée par le 
programme Mix (package Phylip) qui utilise l’algo- 
rithme de parcimonie de Wagner (ECK et DAYHOFF, 
1966; KLUGE et FARRIS, 1969). Cet algorithme 
donne le réseau phylogénétique le plus court rendant 
compte de la matrice de départ. 
Le? deux programmes ut.ilisés Fitch et Mix étant 
sensibles à l’ordre des populations dans les matrices 
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de données. nous avons à charrue fois effectué nlu- 
sieurs traitements afin de vér’ifier la stabilité *des 
réseaux obtenus. 
RÉSULTATS ET DISCUSSION 
Les deux spécimens de Mormyrops caballus Pelle- 
grin, 1907 étudiés provenant de deux bassins diffé- 
rents ont les mêmes génotypes à tous les loc.us obser- 
vés. Les spécimens de Petrocephalus bovei de la Kaba 
et du Pampana ont également les mêmes génotypes. 
Ces individus ont donc été regroupés pour l’analyse 
des résultats, en deux éc.hantillons MPS d’une part. et 
PBk d’autre part. 
Parmi les seize locus étudiés (tabl. II), un seul s’est 
révélé monomorphe (MDH-1) dans l’ensemble des 
dix-huit échantillons. Deux locus possèdent un poly- 
morphisme important : PGM et GPI-1 avec, respec- 
tivement, six et5 sept allèles. Il existe une activité 
enzymatique amino-aspartate transférase dans la 
partie anodique des gels pour laquelle nous n’avons 
pu donner une interprétation génétique et dont nous 
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TABLEAU II 
Fréquences all8liques observées dans les différent.s échantillons de Mormyridae 8tudi6s 
Obserued allelic frequencies in the different samples of Mormyridae studied 
Echantillons C*I 
LOCUS ALLèles PEf PBs PBb PBn PBk PBr PLI PLp PLr PLI< PPn PPC PP PS POL MPS HP MS MM MT 
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(*) Cf. tabl. 1 pour la taille des échantillons et. les abréviations 
(*) Cf. fabl. I for samples size and abbreuiafions 
n’avons pas tenu compte. Lors de la coloration des migration et les mêmes génotypes aux locus PROT-1 
prot.éines générales présentes dans le muscle, trois et CK pour chaque individu analysé). 
protéines majoritaires sont visibles dans la partie Les fréquences alléliques observées sont reportées 
anodique du gel, la première (PROT-1) est en fait le dans le tableau II. Lorsque la taille de l’échantillon 
locus CK (nous avons observé le même niveau de était, supérieure ou égale à 5, et que, à un locus 
Rro. hydrobiol. trop. 2.5 (3) : 2.53-261 (1992). 
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donné, plusieurs allèles ont été mis en évidence, nous L’analyse de nos résultats par la méthode des dis- 
avons vérifié que les fréquences observées des géno- tances génétiques et celle des caractères alléliques 
types n’étaient pas significativement différentes des donnent des résultats comparables. 
fréquences attendues sous les conditions d’équilibre Le .réseau de la figure 2, construit. à partir de la 
de Hardy-Weindberg. matrice de distances génétiques (tabl. III), est parmi 
RPU. hydrobiol. frop. 25 (3) : 253-261 (1992). 
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PPC 
9 pLe, PLk 
MPS 
A B C 
0.i D 
FIG. ‘2. - Dendrogramme obtenu avec le programme Fitch (package Phylip) ti partir de la matrice de distances de NEI (1972), 
rnont,rant les relations génétiques entre les 20 échantillons (cf. tabl. 1 pour les tailles d’échantillons et les abréviations). 
Dendrogram obtained wifh Fifch program (Phylip package) from fhe distances mafris, showing fhe genetic relafionships befween the tweniy 
s-amples (cf. fabl. I for samples size and abbreviations). 
TABLEAU III 
Distances génétiques de NE1 (1972) entre les échantillons 





















PBf PBs PBb PBn PBR PBr PL1 PLp PLr PLk PPn PPC PP PS POL MPS HP MM Ml' 
0.02 
0.13 0.05 
0.34 0.32 0.45 
0.14 0.08 0.05 0.45 
0.19 0.13 0.09 0.45 0.07 
0.08 0.06 0.15 0.25 0.17 0.19 
0.11 0.07 0.15 0.30 0.09 0.18 0.06 
0.08 0.05 0.14 0.25 0.17 0.20 0.01 0.06 
0.22 0.17 0.22 0.44 0.34 0.32 0.11 0.22 0.13 
0.10 0.09 0.19 0.40 0.19 0.28 0.16 0.14 0.16 0.30 
0.26 0.27 0.39 0.70 0.40 0.51 0.34 0.33 0.35 0.38 0.22 
0.15 0.14 0.15 0.35 0.16 0.15 0.13 0.16 0.15 0.29 0.26 0.54 
0.35 0.34 0.37 0.29 0.36 0.39 0.34 0.36 0.34 0.59 0.40 0.63 0.25 
1.29 1.41 1.48 1.99 1.60 1.65 1.40 1.64 1.53 1.08 1.18 1.07 1.38 1.87 
1.58 1.46 1.56 1.93 1.94 2.03 1.44 1.61 1.37 1.20 1.29 1.41 1.73 2.32 0.23 
1.60 1.39 1.11 2.06 1.38 1.35 1.47 1.70 1.45 0.98 1.36 1.32 1.38 1.87 0.06 0.21 
0.91 0.84 0.74 1.25 0.82 0.75 0.90 1.01 0.96 0.67 0.73 0.73 0.90 0.95 0.40 0.71 0.37 
0.93 0.91 0.98 1.14 0.98 0.96 1.02 1.01 0.96 0.92 0.80 0.83 0.88 0.95 0.40 0.65 0.47 0.28 
0.84 0.77 0.63 1.35 0.81 0.78 0.84 0.99 0.84 0.55 0.79 0.75 0.88 1.17 0.39 0.57 0.27 0.09 0.33 
(*) Cf. t.abl. 1 pour la taille des échantillons et. les abréviations 
(*) Cf. tabl. I for samples siae and abbreviafions 
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tous ceux obtenus grâce au programme Fitch, celui 
pour lequel la somme des carres des écarts (entre les 
distances sur le réseau et les distances de la matrice) 
est la plus faible (11,32), c’est-à-dire celui monkant 
la meilleure adéquation avec la matrice de distances. 
La figure 3 montre l’un des réseaux de Wagner, 
parmi les plus parcimonieux, obtenu grâce au traite- 
ment de la matrice présence/absence d’allèles par le 
programme Mix. 
Les deux analyses individualisent trois groupes : 
- groupe A, les espéces du genre Petrocephalus; 
- groupe B, les espèces du genre Marcusenius; 
- groupe C, les espèces des genres Pollimyrus, 
Hippopotamyrus et Mormyrops. 
Dans chaque cas, le groupe B occupe une place 
intermédiaire entre A et C. Cette structure n’est pas 
affect,ée par l’organisat,ion des échantillons dans la 
matrice. En revanche, les relations entre les échantil- 
lons du groupe A y sont sensibles bien que quatre 
agglomérations restent invariantes : (1) t,ous les 
échantillons de l’espèce P. bovei, à l’exception de 
celui du Niger que l’on retrouve t,oujours associé 
avec. P. simus (2), (3) les deux échantillons de P. pel- 
legrini qui restent toujours ensemble, ainsi que les 
trois échant,illons de l’espèce P. levequei (4). 
Nous avons pu reconnaître respectivement. dans 
les groupes A et B les espèces des genres Petrocepha- 
lus et Marcusenius. Les espèces étudiées des trois 
aut.res genres (Mormyrops, Hippopotamyrus et Polli- 
myrus) composant le groupe C semblent moins dif- 
féremiées génétiquement. En effet, la distance géné- 
tique maximale intra-groupe est d = 0,23 entre 
Mormyrops caballus d’une part, et Hippopofamyrus 
paugyi ou Pollimyrus petricolus d’autre part, alors 
que la distance maximale à l’intérieur du groupe A 
entre Petrocephalus bovei du Niger et, Petrocephalus 
pellegrini du Cavally est de 0,70. 
Au sein du genre Petrocephalus (groupe A), les 
exemplaires de P. bovei du Niger en Guinée sont net- 
tement différenciés des autres échantillons de la 
même espèce (Côte-d’Ivoire et Sierra Leone). La dis- 
tance génétique moyenne entre P. bovei du Niger et 
les autres P. bovei est de 0,42 alors qu’elle est de 0,21 
ent.re ces derniers et le reste des Petrocephalus. Elle 
n’est. plus que de 0,09 entre les cinq populations de 
P. bovei de Côte-d’Ivoire et de Sierra Leone. Bien 
qu’il n’existe pas de relation directe entre quantité 
de divergence génétique et statut taxinomique, la 
forte différenciation des P. bovei du Niger suggère 
que le binome P. bovei recouvre ,actuellement deux 
taxons dont il reste à préciser la position systéma- 
tique. 
Dans le Niger, nous obtenons confirmation du sta- 
tut spécifique de P. pallidomaculatus. La faible dif- 
férence de livrée existant entre P. pallidomaEulatus 
et P. bovei du Niger, sans autre différence morpho- 


















FIG. 3. - Réseau phylogénétique le plus parcimonieux obtenu 
avec le programme Mix (package Phylip) à partir de la matrice 
de présencelabsence d’alléles (cf. tabl. 1 pour les tailles 
d’échant.illons et les abréviat.ions). 
~Most parcimonious phylogenefic netmork obtained with Alix 
program (Phylip package) from the presencejabsence matrix 
(cf. tabl. I for snmples size and abbreaiations). 
métrique apparente ne permett,ait pas à elle seule de 
prouver l’existence de deux taxons différents. Les 
spécimens de P. bovei du Niger sont homozygotes 
pour l’allèle 80 au locus LDH-l, pour l’allèle 100 au 
locus LDH-2 et pour l’allèle 110 au locus AK, alors 
que ceux de P. pallidomaculatus sont homozygotes 
respectivement pour les allèles 120, abs et 100. Ces 
deux échantillons sympatriques peuvent donc être 
considérés comme isolés génétiquement. 
Les deux échantillons de P. pellegrini du Cavally 
et du Nipoué bien que toujours regroupés dans les 
analyses montrent. une assez forte différenciation 
etIN J. F. AGNÈSE, R. BIGORNE 
intraspbcifique (D = 0,22, 13 7; de locus diagnos- 
tiques). Cet.t.e divergence peut. en part,ie &t,re expli- 
qu& par une diversité allélique (nombre d’allèles 
observks/nombre de locus étudiés) plus élevée dans 
l’bchantillon du Cavally (21/16) que dans celui du 
Nipoué (18/16). Pour comprendre les implications 
biogbographiques de cette différenciat.ion, il serait 
nécessaire de pouvoir étudier des populations plus 
occidentales de cette espèce. 
Les résultat-s les plus remarquable de not,re ét,ude 
sont; : 
- la caractkisation génétique des deux genres 
Petrocephalus et Marcruenizzs ; 
- la proximité gérktique des espkes étudiées des 
genres Alormyrops et Pollimyrus. Les espèces compo- 
sant c.es trois genres sont morphologiquement bien 
difft;rt~nci~es. c’absence de relation enke la quant&! 
de divergence génétique et. morphologique pourrait: 
Ptre due à des réorganisat.ions @nétiques mineures 
mais ent.rainant des modifications morphologiques 
nntablrs durant les phénomknes de spéciat.ion. De 
tels résukats ont ét.é observés chez les pupfishes 
(HW~PHRIES, 1984) et les cichlidae (SAGE et al., 
1984) ; 
- un début de clarification d’une situation taxi- 
nomiqw confuse à l’intbrieur du genre Petrocephalzzs 
et. la confirmat-ion de l’existence de trois taxons dis- 
tincts dans le Niger. 
Dans c.et,t.e étude, cert,ains échantillons sont de t.rks 
petite taille (POL, II = 1 ; MPS, n = 2; MM, n = 2; 
MT, II= 1). GORMAN et RENZY (1979) ont, montré 
que l’emploi de pet.its échantillons dans les c.ompa- 
raisons interspkifiques n’entrainait. habituellement 
qu’une légère surestimation des différenciations. Les 
présents résultats devront être confirmés par 
d’autres études port,ant sur un plus grand nombre de 
spécimens et5 également. sur un plus grand nombre 
d’espèces. Une analyse génét.ique plus complète de la 
famille des Mormyrldae grace à l’ét,ude du polymor- 
phisme des prot.kines enzymatiques permettait de 
mettre en évidence les relat.ions phylogénéGques 
enc.ore obscures entre les genres, les espèces et. les 
populations. Ces phylogénies pourraient et.re utilisées 
pour préciser la systématique du groupe et, pour élu- 
cider les modalit& de la colonisat.ion des bassins afri- 
cains par ces espèces. À l’aide des techniques utili- 
sées dans ce travail, de telles phylogénies ont déja 
été obt,enues chez des Bagridae (Poissons, Siluri- 
formes) d’Afrique de l’Ouest. (AGNÈSE, 1989). Elles 
ont. conforté l’exist,ence de deux sous-genres de Chrys- 
ichfhys, et permis de reconstituer le déroulement de 
la c,olonisation des bassins d’Afrique de l’Ouest par 
les populations de Chrysichthys maurzzs. 
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